SecA mediates cotranslational targeting and translocation of an inner membrane protein by Wang, Shuai et al.
Table S1. Constructs used in RNC preparation (top) and in vivo translocation assays (bottom). Amb, 
amber codon. 
 
 
Nascent 
chain Amino acid sequence 
PhoA MKQSTIALALLPLLFTAmbVTKARTPEMPVLENRAAQGDITAPGGARRLTGDQTAALRDSLSDKPAKNIILLIGDGMGDSEITAARNYAEGAGGFFKGIDALDI 
FtsQ MGQAALNTRNSEEEVSSRRNNGTRLAGILFLLTVLTTVLVSGWVVLGAmbMEDAQRLPLSKLVLTGERHYTRNDDI 
RodZ 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbW
LMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQSSAELSSNSEQGQSVPLNT
STTTDPATTSTP 
RodZΔNTE MRDAmbWLMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQSSAELSSNSEQGQSVPLNTSTTTDPATTSTP 
RodZNTE-FtsQ 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbILF
LLTVLTTVLVSGWVVLGWMEDAQRLPLSKLVLTGERHYTRNDDI 
RodZNTE-peri-
FtsQ 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbILF
LLTVLTTVLVSGWVVLGWMQDRKAQQEEITTMADQSSAELSSNSEQ 
RodZ 120 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbW
LMTFTWLV 
RodZ 140 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbW
LMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQ 
RodZ 160 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbW
LMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQSSAELSSNSEQ 
RodZ 180 same as RodZ 
RodZ 200 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDAmbW
LMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQSSAELSSNSEQGQSVPLNT
STTTDPATTSTPPASVDTTATNTQTPAVTAPA 
 
 
 
NTS Amino acid sequence 
PhoA MKQSTIALALLPLLFTPVTKA 
DsbA MKKIWLALAGLVLAFSASA 
FtsQ MSQAALNTRNSEEEVSSRRNNGTRLAGILFLLTVLTTVLVSGWVVLGWMEDAQR 
RodZ 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDGWLM
TFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQS 
RodZΔNTE MRDGWLMTFTWLVLFVVIGLSGAWWWQDRKAQQEEITTMADQS 
RodZNTE-FtsQ 
MNTEATHDQNEALTTGARLRNAREQLGLSQQAVAERLCLKVSTVRDIEEDKAPADLA
STFLRGYIRSYARLVHIPEEELLPGLEKQAPLRAAKVAPMQSFSLGKRRKKRDGILFLL
TVLTTVLVSGWVVLGWMEDAQR 
 
